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Rezumat
Lucrarea prezentă familiarizează opinia medicală cu priorităţile intervenţiilor laparoscopice în 
chirurgia ginecologică vis-à -vis de intervenţiile radicale. 
Chirurgia minim-invazivă, a cărei parte extrem de importantă, dar nu exclusivă, este chirugia 
laparoscopică, defi neşte o atitudine generală, potrivit căreia chirurgul trebuie să-şi atingă scopul tera-
peutic folosind cât mai puţine mijloace, gesturi, respectând la maxim integritatea ţesuturilor şi orga-
nelor, utilizând cât mai puţin material de sutură şi supunând pacientul unei intervenţii chirurgicale de 
o durată şi o agresivitate cât mai mică. 
Ofensiva triumfală a laparascopiei ginecologice, începută de Kurt Sem la sfârşitul anilor ’50, 
care a luat un avânt ieşit din comun începând cu sfârşitul anilor ’80, nu a făcut decât să completeze şi 




This review synthesizes available data on the psycho-somatic aspects of the radical surgery in 
gynaecology. We also discuss the psychological effects of minimal-invasive (laparoscopic) surgery on 
quality of life in women, with recommendations for future improve of the quality of medical care. 
The minimal – invasive surgery, au important part of with is laparoscopy, provide a general 
attitude of the surgeon, respecting the integrity of the tissues and organs and performing a surgical 
intervention with minimal aggressively.  
The psychological impact of gynaecological surgery is increasingly dictating the interdigitation 
of multiple disciplines, including surgery, anaesthesiology and psychology.
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Hemofi liile A şi B reprezintă maladii X-lincate ale sângelui, provocate de activitatea defi citară 
a factorilor de coagulare FVIII sau FIX, cauzate de afectarea genelor respective. Incidenţa hemofi liei 
A în majoritatea populaţiilor studiate este de 1:5000 băieţi, fi ind de 4-5 ori mai frecventă decât he-
mofi lia B [1]. Sindromul hemoragic în cazurile de hemofi lie se deosebeşte prin hemartroze spontane, 
hematome intramusculare, hemoragii intracraniale şi pierderi abundente de sânge, provocate de trau-
me minore, proceduri invazive şi stomatologice. Hemofi lia afectează predominant bărbaţii, pe când 
la 10-15% femei-purtătoare este scăzută cantitatea factorului de coagulare, ce se manifestă printr-o 
hemoragie moderată. Într-o familie maladia poate fi  prezentată în câteva generaţii, cu toate că aproxi-
mativ în jumătate de cazuri se prezintă “de novo” fără manifestări clinico-genetice precedente. În ma-
joritatea familiilor surorile, tantele şi cuzinele sunt purtătoarele posibile ale hemofi liei şi singura cale 
de a depista maladia este de a efectua analiza genealogică şi genomică. Apariţia unui copil bolnav 
este legată de mari cheltueli sociale, în acest context creşte actualitatea genoprofi laxiei a hemofi liei şi 
a sporirii efi cacităţii de prevenire a cazurilor repetate ale maladiei în familiile afectate.
În prezent sunt elaborate metode molecular-genetice de diagnostic al maladiei date. Hemofi -
liile sunt rezultatul diferitor mutaţii în ADN-ul genelor factorilor VIII sau IX. În aşa fel, dezvoltarea 
metodelor de diagnostic molecular, de genotipare şi depistare a schimbărilor ce se produc în familiile 
afectate de hemofi lie face posibilă o determinare precisă a stării de purtător al acestor maladii. Există 
două metode de diagnostic molecular: investigarea directă a ADN-ului şi indirectă. Metoda investi-
gării directe a ADN-ului include analiza mutaţională, scanarea mutaţiilor şi determinarea secvenţei 
primare. Metoda indirectă se bazează pe determinarea a două tipuri de polimorfi sme: polimorfi sme 
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ale nucleotidelor singulare (SNPs) şi polimorfi sme ale lungimii, care sunt mai cunoscute ca secvenţe 
de ADN cu numărul variabil ale repetiţiilor (VNTRs) sau microsatelite STR (shot tundem repeats) 
[2]. Dacă mutaţia în gena factorului VIII sau IX nu este identifi cată, poate fi  folosită analiza indirectă 
pentru depistarea alelei, care este cauza maladiei. Analiza indirectă întotdeauna se bazează pe diag-
nosticul clinic precis al hemofi liei A  sau B la membrii afectaţi ai familiei, fi ind necesară depistarea 
exactă a relaţiilor genetice în familia dată. În calitate de markeri moleculari ai genei FVIII, de obi-
cei, se utilizează situsuri intragene polimorfe BclI/intron 18, HindIII/intron 19, XbaI/intron 22 [3-5], 
două polimorfi sme multialelice STR în intronii 13 şi 22 [6] şi un polimorfi sm VNTR extragenic St14 
(TaqI/locus DXS52) [7]. Pentru diagnosticul hemofi liei B se utilizează analiza de PCR a markerilor 
genei FIX: MseI (regiunea reglatoare), DdeI/intron 1, TaqI/intron 4, MnlI/exon 6, HhaI (regiunea 3’) 
şi Taq-Alu [8,9].
Scopul acestui studiu constă în generalizarea rezultatelor profi laxiei molecular-genetică a he-
mofi liei,  ale diagnosticului stării de purtător, inclusiv prenatal, care a fost efectuat în CNSRGM în 
ultimii 3 ani.
 Materiale şi metode. Au fost investigate 42 de familii cu hemofi lia A şi 4 familii cu hemofi lia 
B cu utilizarea analizei genealogice, determinarea factorilor FVIII/IX şi efectuarea diagnosticului 
molecular-genetic pentru depistarea stării de purtător al hemofi liei. Analiza genealogică a fost uti-
lizată pentru depistarea numărului de femei cu riscul de naştere a unui copil bolnav. Femeia a fost 
considerată ca purtătoare obligată dacă tata ei a fost bolnav de hemofi lie sau ea a avut un copil şi alte 
rude afectate de această maladie. În aşa familii, riscul genetic de transmitere a genei mutante este de 
50%. Starea de purtător este posibilă dacă femeia consultată are rude cu hemofi lie din partea mamei 
şi nu are copil bolnav.
Pentru diagnosticul molecular a fost utilizată tehnica PCR pentru 3 loci polimorfi  ai genei FVIII 
(HindIII/intron 19, AluI/intron 1, St14) [10] şi 6 loci polimorfi  ai genei FIX (MseI, TaqI, Taq-Alu, 
MnlI, DdeI şi HhaI).
Rezultate. A fost efectuat consultul molecular-genetic la 42 de familii cu hemofi lia A şi la 4 cu 
hemofi lia В. S-a obţinut informaţia genealogică despre familiile date. 
Diagnosticul stării de purtător al hemofi liei A şi B a fost efectuat cu utilizarea a 3 loci polimorfi  
ai genei FVIII şi a 6 loci ai genei FIX. Genotipul heterozigot s-a depistat la 53 de purtători obligaţi 
şi sporagici. Informativitatea generală a markerilor respectivi în familiile cu hemofi lia A a costituit 
85,7% şi 100%- în familiile cu hemofi lia В. Utilizarea diagnosticului molecular a făcut posibilă de-
pistarea stării de purtător al hemofi liei la 8 rude apropiate ale pacienţilor cu o probabilitate de peste 
95% şi excluderea a 7 rude. La 43% familii cazurile de hemofi lie au fost familiale. 
În fi g. 1 este prezentată determinarea stării de purtător la familia cu caz de hemofi lie familială. 
Investigarea molecular-genetică a determinat că la familia dată toate femeile investigate, împeună cu 
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Fig. 1. Diagnosticul ADN-ului cu utilizarea markerilor MseI şi TaqI ai genei FIX. Abrevieri: M- 
polimorfi smul MseI, T – polimorfi smul TaqI/intron 4
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Diagnosticul prenatal le-a fost recomandat femeilor cu starea de purtător depistată la timpul 
apariţiei sarcinii. Sub supravegherea noastră s-au afl at două femei. La ambii fetuşi starea de purtător 
a fost exclusă.  
Discuţii. Consultul genetic al pacienţilor cu hemofi lie şi al rudelor lor este o etapă esenţială 
în profi laxia acestei maladii. Deoarece hemofi liile sunt moştenite după tipul recesiv X-linkat, riscul 
pentru sibsuri probandului depinde de starea de purtător a mamei. Probabilitatea apariţiei a încă unui 
copil bolnav şi a trasmiterii genei afectate fi icei este de 50% la fi ecare sarcină următoare. Fiii care au 
moştenit mutaţia vor fi  bolnavi. Bărbaţii transmit mutaţia tuturor fi icelor lor, care, în acest caz, sunt 
purtători obligaţi.
Recent s-a stabilit o creştere a numărului de pacienţi şi purtători ai hemofi liei, ceea ce duce la 
majorarea frecvenţei genelor patologice în populaţie. Din păcate, investigarea activităţii de coagulare 
a factorului VIII sau a factorului IX nu poate fi  utilizată pentru depistatrea stării de purtător. Astfel, 
studierea molecular-genetică este foarte importantă pentru depistarea prezenţei sau absenţei genelor 
mutante la purtătorii potenţiali şi în diagnosticul prenatal, în cazul depistării stării de purtător.
În majoritatea cazurilor, la consultul genetic s-au adresat purtătorii obligaţi sau potenţiali ai 
hemofi liei. Aceştia sunt femei, care au rude din partea mamei afectate cu hemofi lie. Potenţial ele ar 
fi  putut moşteni gena afectată de la mamele lor şi pot fi  purtătoare heterozigote. Trebuie să remarcăm 
faptul că la 57% familii au fost observate cazuri sporadice de hemofi lie, adică este vorba de o apariţie 
„de novo” a mutaţiei. Diagnosticul stării de purtător în aceste familii este deosebit de complicat şi 
mutaţiile patologice trebuie să fi e identifi cate prin metoda directă. Ca rezultat al diagnosticului prena-
tal,  au apărut doi copii sănătoşi, un băiat şi o fată.
Concluzii
1. Profi laxia genetică este un procedeu necesar de ajutor acordat familiilor cu hemofi lie.
2. Informativitatea generală a markerilor respectivi în familiile cu hemofi lia A a constituit 85,7% 
şi 100% - în familiile cu hemofi lia В. Utilizarea diagnosticului molecular a făcut posibilă depistarea 
stării de purtător al hemofi liei la 8 rude apropiate ale pacienţilor cu o probabilitate de peste 95% şi 
excluderea a 7 rude.
3. Este necesar a implementa diagnosticul direct pentru depistarea stării de purtător la familiile 
cu cazuri sporagice de hemofi lie.
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Rezumat
Sunt prezentate rezultatele analizei molecular-genetice a genelor FVIII şi FIX. Au fost investi-
gate 42 de familii cu hemofi lia A şi 4 familii cu hemofi lia B. Informativitatea analizei molecular-ge-
netice a fost mai mare de 85%. Diagnosticul prenatal s-a efectuat la două femei, la ambii fetuşi starea 
de purtător a fost exclusă.
Summary
The results of the molecular-genetic analysis of the FVIII and FIX genes are presented. Forty 
two families with hemophilia A and 4 families with hemophilia B were investigated.  Cumulated 
informativity of the molecular-genetic analysis is more than 85%. Prenatal diagnosis was performed 
for two women, in both fygetuses carrier status  was rejected.
CONTRIBUŢII LA CORECŢIA PRECONCEPŢIONALĂ A DEREGLĂRILOR 
BIOCENOZEI VAGINALE
Angela Parii, medic, Ala Erhan, medic, Centrul Naţional de Sănătate a Reproducerii şi 
Genetică Medicală, Centrul medico-sanitar „Moldcoop”
Flora normală a organismului este o sumă de microbiocenoze a căror componenţă se autore-
glează prin interrelaţiile stabilite între microorganismele rezidente şi cele fl otante (noii contaminaţi).
Microorganismele, care formează fl ora normală a vaginului, se afl ă în relaţii de sinergism, con-
curenţă, parazitism ş.a. Schimbările cantitative ale unuia sau altui tip de microorganisme prezente 
în microbiocenoza normală a vaginului sau apariţia unor specii străine de microorganisme cauzează 
schimbări adaptive sau  ireversibile ale microfl orei vaginului [1].
Bacteriile şi fungii constituie majoritatea microfl orei normale a omului. Bacteriile anaerobe 
predomină asupra celor aerobe şi facultativ anaerobe în funcţie de microbiocenoza considerată. Pro-
tozoarele sunt slab reprezentate şi apar mai des în condiţiile de convieţuire în promiscuitate. Mico-
plasmele sunt slab prezentate, iar viruşii lipsesc.
Microbiocenoza vaginului de la pubertate până la menopauză este dominată de cantităţi sporite 
de bacterii lactice, care prin fermentarea glicogenului din epiteliul vaginal asigură mucoasei un pH 
uşor acid. Frecvent se asociază şi alte bacterii anaerobe: Bacteroides sp., Peptostreptococus sp., Eu-
bacterium sp., Fusobacterinm sp., Veillonella sp. Dintre bacteriile aerobe predomină Streptococcus 
viridans, Stafolococcus epidermidis, Gardnerella vaginalis. Reprezentanţii genului Candida populea-
ză vaginul frecvent, dar în cantităţi reduse [1].  
Vaginitele nespecifi ce sau vaginozele reprezintă un sindrom infecţios ce apare ca urmare a 
perturbării ecosistemului vaginal, având o etiologie necunoscută. Bacteriile lactice sunt înlocuite 
printr-o asociaţie bacteriană ce include bacteriile facultativ aerobe - Gardnerella vaginalis, speciile 
de streptococ de grupurile B şi D, Haemophilus infl uenzae, Escherichia coli, Streptococcus agalac-
tiae (cu provenienţa în fl ora gastrointestinală) ş. a. – şi microorganisme anaerobe (Bacteriodes spp., 
Prevotella spp., Mobiluncus spp., Peptostreptococcus spp.). Speciile respective fac parte din micro-
fl ora normală a vaginului. Creşterea numerică a bacteriilor anaerobe cauzează apariţia dereglărilor 
biocenozei vaginale. Gardnerella vaginalis este specia cea mai mult prezentă, iar numărul speciilor 
anaerobe variază de la caz la caz. Mai frecvent întâlnită în perioada activităţii sexuale, această infecţie 
poate evolua şi la adolescente şi preadolescente virgine [2].  
Reprezentanţii speciilor Chlamydia, Mycoplasma şi Ureaplasma, implicate in infectii ale cailor 
urogenitale, în multe cazuri evolueaza cronic, din cauza manifestarilor minore şi a formelor asimp-
tomatice. Din acest motiv, mulţi dintre pacienţii afectaţi reprezintă o sursă de infecţie şi doar apariţia 
complicaţiilor indică prezenţa acestei maladii. Cele menţionate evidenţiază importanţa depistarii şi 
tratării corecte a persoanelor infectate, controlului periodic pentru evitarea recidivelor, educaţiei sa-
nitare a tineretului, promovării unui mod de viaţa sanătos [3].  
